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Желудочно-кишечные болезни в свиноводстве широко распространены и поэтому наносят значительный 
ущерб, так как являются одной из главных причин высокой смертности свиней, в том числе молодняка. К 
таким заболеваниям относится колибактериоз. 
Колибактериоз–острое инфекционное заболевание, которое вызывает у поросят профузный понос, сеп-
тицемию, интоксикацию, обезвоживание организма[1]. 
Возбудителем колибактериоза является E. сoli – грамотрицательная бактерия с закрученными концами, 
длиной 2-3 и шириной 0,4-0,6 мкм [4]. Обладает подвижностью за счет жгутиков, которые расположены по 
всей поверхности клеточной стенки [2]. 
Как известно, кишечная палочка–это постоянный обитатель кишечника всех животных, оказывающий 
несомненную пользу в ходе пищеварения. Однако при нарушении деятельности кишечника свойства E. сoli 
изменяются, и она может отрицательно влиять на здоровье животных [3]. 
Колибактериозстал представлять серьезную проблему как для ферм, так и для крупных свиноводческих 
комплексов.Экономический ущерб состоит из затрат, связанных с лечением больных животных, специфиче-
ской профилактикой болезни, недополучением продукции по причине падежа животных, а также снижени-
ем продуктивности у переболевших особей. 
В ветеринарной практике для защиты молодняка от колибактериоза применяют вакцинацию свиноматок. 
Однако недостатком этого способа является высокая стоимость вакцин и мероприятий по вакцинации жи-
вотных. 
В настоящее время в странах с развитым свиноводством в целях профилактики данного заболевания се-
лекционными программами предусмотрено тестирование племенных животных по локусу ге-
наECRF18/FUT1, что позволяет отбирать животных нежелательных генотипов и комбинировать в схемах 
подбора родительские формы. 
В связи с этим целью нашей работы явилось изучение полиморфизма популяций хряков-производителей 
отечественных и зарубежных пород по локусу гена ECRF18/FUT1. 
В качестве объекта исследований использованы свиноматки, хряки-производители и молодняк пород 
отечественной (белорусской крупной белой и белорусской мясной) и западной селекции (дюрок, ландрас), а 
также помесные животные сочетания белорусской мясной ×ландрас. 
В качестве биологического материала для проведения ДНК-анализа использованэякулят животных. 
Из биологического материала перхлоратным методом была выделена ДНК для последующего проведе-
ния ПЦР-анализа по гену ECR F18/FUT1. Предварительно были оптимизированы тест-системы для выявле-
ния полиморфных вариантов гена ECRF18/FUT1 методом ПЦР-ПДРФ анализа на базе НИЛ «Лонгитуди-
нальных исследований» УО «Полесский государственный университет» и ГНУ «Институт генетики и цито-
логии НАН Беларуси». 
Поданным зарубежных ученых, животные, несущие мутациюG→A в положении 307-й пары нуклеотидов 
гена ECR F18/FUT1 являются более предпочтительными в плане повышения устойчивости к колибактерио-
зу. Установлено, что животные генотипа ECR F18/FUT1АА в сравнении с животными генотипа ECR 
F18/FUT1
GG
 реже заболевают и соответственно их сохранность в различные периоды жизни выше. 
Согласно зарубежным данным, частота встречаемости предпочтительногоаллеля ECR F18/FUT1А в по-
пуляциях животных западно-европейских пород свиней варьирует от 0,22 (польский ландрас) до 0,69 
(Mangalitsa). 
Схожие результаты были получены и нами. Так, частота встречаемости аллеляECR F18/FUT1Ау живот-
ных исследованных пород варьировала в диапазоне 0,17-0,37. При этом самые высокие частоты были харак-
терны для хряков-производителей и свиноматок белорусской крупной белой породы. 
В генетической структуре популяций животных наибольший удельный вес приходился на генотип ECR 
F18/FUT1
GG. Реже этот генотип встречался в группе свиноматок белорусской крупной белой породы – 
44,0%. Наивысшая частота аналогичного генотипа отмечена среди хряков породы ландрас – 75,0%.  
Частота встречаемости предпочтительного генотипа ECR F18/FUT1АА у животных всех исследованных 
животных была низка – от 4,5 среди хряков породы дюрок до 21,7% среди хряков белорусской крупной бе-
лой породы.  
У помесных животных генотип предпочтительный полиморфный вариант гена ECR F18/FUT1 вовсе от-
сутствовал. 
Частота встречаемости гетерозиготного генотипа ECR F18/FUT1АG находилась между крайними вариан-
тами – от 16,7% в популяции хряков породы ландрас до 50% в популяции помесных животных сочетания 







Таким образом, проведенный ДНК-анализ животных по локусу гена ECR F18/FUT1, позволил устано-
вить высокую частоту встречаемости нежелательного аллеляECR F18/FUT1Gв популяциях племенных хря-
ков и свиноматок исследуемых пород – 0,63-0,83.Также была установлена высокая частота встречаемости 
крайне нежелательного генотипа ECR F18/FUT1GG– 44-75%. 
У хряков-производителей и свиноматок основной отечественной породы (белорусская крупная белая) 
частоты встречаемости аллеляECR F18/FUT1Gимели практически одинаковые значения – 0,63 и 0,66, соот-
ветственно. 
Полученные результаты свидетельствуют о необходимости в ДНК-анализе зарубежных и отечественных 
пород свиней по локусу гена ECR F18/FUT1 с целью создания устойчивых к колибактериозу стад. 
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Проблема утилизации отходов жизнедеятельности человека была осознана как минимум 10000 лет назад, 
и по мере развития цивилизации только обострялась. Сегодня в странах ОЭСР (организация экономического 
сотрудничества и развития), ежегодно образуется около 600 млн. тонн бытовых отходов. Эта цифра растѐт 
на 10% каждые 5 лет [1, с. 4]. 
Пластиковые отходы составляют половину бытовых отходов. На их разложение в природе требуется бо-
лее 100 лет. Разлагаясь, они образуют токсичные вещества, которые негативно влияют на организм человека 
и животных, а также нарушают газообмен в почве и воде.  
Помимо глобальной экологической проблемы, связанной с накоплением полимерных отходов, существу-
ет и экономическая проблема. Связано это с тем, что до 98% мирового объема полимерных материалов про-
изводится из невозобновляемого ископаемого сырья – нефти, газа, продуктов переработки угля, запасы ко-
торых истощаются. 
По мнению специалистов, радикальным решением проблемы полимерного мусора является создание и 
освоение широкой гаммы пластиков, способных при соответствующих условиях распадаться на безвредные 
для живой и неживой природы компоненты [2, с. 2]. 
Целью работы явилось изучение возможности использования микроорганизмов в процессе утилизации 
полимеров и пластика. 
Ведущая роль в разложении загрязнителей в почве принадлежит микроорганизмам. В настоящее время 
определены группы микроорганизмов, осуществляющих их деструкцию. Так некоторые грибы способны 
разлагать пестициды, нитроцеллюлозу. В частности, базидиальный гриб Phanerochaete chrysosporium, разла-
гает лигнин в естественных условиях благодаря наличию оксидаз, катализирующих разложение. Бактерии 
рода Arthrobacter способны, например, использовать 2,4-Д, 2М-4Х в качестве источника углерода. В разло-
жении синтетических загрязнителей принимают участие многие группы микроорганизмов: грибы и различ-
ные группы бактерий [3, с.122]. 
На процесс разложения могут влиять как абиотические, так и биотические факторы. Среди них выделяют 
пять основных, ведущих к деградации полимеров и полимерных материалов в природных условиях: 
1. Фотодеградация под действием дневного света. 
2. Окисление химическими агентами, прежде всего кислородом воздуха. 
3. Термическая деградация под действием нагрева материала. 
4. Механическая деградация (действие ветра, волн, других механических природных и техногенных 
сил). 
5. Действие микроорганизмов (бактерий, грибов), начинающих процесс деградации [4, с. 67]. 
Микроорганизмы используют полимеры как источник органических соединений и источник энергии. 
Под действием внутриклеточных и внеклеточных ферментов полимер подвергается расщеплению. В резуль-
тате происходит увеличение числа небольших по размеру молекул, которые, участвуя в метаболических 
клеточных процессах, таких как цикл Кребса, распадаются на воду, углекислый газ, если разрушение идет 
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